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株 Planococcus sp.547。生长特性研究表明该菌株 适生长温度为 16 ℃，属于兼性
嗜冷菌。547 能够利用多种碳源和氮源生长并产生蛋白酶，发酵液经硫酸铵盐析、
DEAE cellulose-52 柱层析进行初步分离纯化后进行酶学性质的研究。该菌株所分泌
蛋白酶的 适作用温度 30-40 ℃， 适 pH 值为 9~10，热稳定性相对较好，Ca2+、
Mn2+对该蛋白酶有较为明显的激活作用，而 Cd2+、Co2+则能抑制酶活。高浓度的变
性剂、PMSF、AEBSF 和 EDTA 都能抑制该蛋白酶活性。设计引物扩增出的该蛋白
酶基因 ORF 全长为 1269bp, 编码一个由 421aa 个氨基酸，分子量为 46KDa 的蛋白
质。 
论文的第二部分探讨了利用建立宏基因组文库的技术， 对深海极端环境微生物
的研究。 提取东太平洋深海沉积物宏基因组 DNA， 构建了未培养微生物宏基因组
文库。 该文库平均插入片段 30kb 以上， 筛选到 7000 个克隆，含外源 DNA 总长
度约为 210Mb。 从文库中筛选到 18 个产饱外蛋白酶的克隆，16sRNA 分析表明,
它们分别来源于假单胞菌(Pseudomonas)、寡养单胞菌(Stenotrophomonas)和弧菌
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酶进行酶学性质分析，结果表明，它们的 适作用 pH 值在 7~10 之间， 适作用温
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